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甘蓝型油菜ZF-HD基因家族的鉴定与系统进化分析 
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摘要  ZF-HD是一类植物特有的转录因子, 在植物生长发育及胁迫响应过程中发挥重要作用。利用生物信息学方法, 在甘

蓝型油菜(Brassica napus)基因组中鉴定到62个ZF-HD基因, 其中83.9%的基因缺乏内含子, 93.5%的BnZF-HD等电点大于

7, 预测定位于细胞核的蛋白大多由100个以上氨基酸组成。根据进化关系可将其分为6个亚群, 在每个亚群中, 甘蓝(B. 

oleracea)和白菜(B. rapa)的ZF-HD基因数量相等或近似相等, 而甘蓝型油菜的ZF-HD基因数量接近或等同于甘蓝和白菜的

ZF-HD基因数量之和。同一亚群的motif数量和类型高度相似。共线性分析结果显示, 全基因组三倍体化使ZF-HD基因在二

倍体祖先得到扩张, 而异源多倍体化又进一步使甘蓝型油菜ZF-HD基因家族扩张。Ka/Ks值说明大多数ZF-HD基因在进化过

程中受到了纯化选择。所有BnZF-HD基因都具有光响应元件, 2/3的基因具有MeJA、ABA和厌氧诱导顺式作用元件, 推测

这些基因可能参与相关生物学过程。研究结果为进一步挖掘该家族基因的生物学功能奠定基础, 同时为揭示多基因家族在

异源多倍体中的进化式样提供借鉴。 
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ZF-HD转录因子(zinc finger homeodomain, ZH-

D)是植物特有的转录因子(Windhovel et al., 2001; 

Tan and Irish, 2006), 其在C4植物黄顶菊(Flaveria 

trinervia)中首次被报道, 是磷酸烯醇式丙酮酸羧化酶

(PEPCase)编码基因的潜在调控因子(Windhovel et 

al., 2001)。ZF-HD转录因子的命名是因其氨基酸序列

中有保守的HD结构域(homeodomain)和C2H2型锌

指结构(C2H2-type zinc finger motif)。HD结构域是含

60个氨基酸的DNA结合域, 大多数具HD结构域的蛋

白同时具有其它类型的结构域或基序, 可分为HD- 

ZIP、ZF-HD、WOX、Bell type HD、PHD和KNOX

六个家族(Ariel et al., 2007)。含HD的蛋白质广泛存

在于动植物体内, 在发育过程中发挥重要作用(Nam 

and Nei, 2005; Bhattacharjee et al., 2015)。锌指结

构是由多个保守的氨基酸残基围绕核心的锌离子组

成, 形成相对独立的指状四面体结构(Krishna et al., 

2003)。根据其Cys和His残基的不同组合分成不同类

型, 如C3H、C2H2、C2C2和C4C6, 其中以C2H2型

最为常见。锌指可以识别和结合DNA、RNA、

DNA-RNA双链分子或蛋白质(Mackay and Crossley, 

1998; Takatsuji, 1999; Krishna et al., 2003), 在转录

和翻译水平调控基因表达, 在植物的应激反应和防御

激活中发挥重要作用(Mackay, 1998)。在ZF-HD蛋白

中, HD结构域能够结合DNA, ZF结构可以增强由HD

结构域介导的蛋白质与DNA的相互作用(Windhovel 

et al., 2001; Hu et al., 2008)。  

有趣的是, 有一类蛋白MIF (MINI ZINC FINGE-

R)与ZF-HD蛋白的ZF结构域序列相似度高但缺乏HD

结构域(Hu and Ma, 2006; Hu et al., 2008), 且是种子

植物特有的蛋白。推测MIF蛋白与ZF-HD蛋白的进化

关系有2种可能, 一是MIF蛋白由ZF-HD蛋白丢失HD

结构域形成; 二是MIF获得HD结构域形成ZF-HD蛋白

(Hu et al., 2008; Wang et al., 2016)。按照已发表的

模式植物拟南芥(Arabidopsis thaliana)和水稻(Oryza 
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sativa)的ZF-HD蛋白的划分方法, 本研究将MIF归入

ZF-HD家族。 

目前 , 国内外学者已经对水稻、大豆(Glycine 

max)、拟南芥、小麦(Triticum aestivum)、葡萄(Vitis 

vinifera)、白菜(Brassica rapa)、番茄(Solanum ly-

copersicum)和陆地棉(Gossypium hirsutum)等物种

中的ZF-HD基因家族进行了鉴定(Jørgensen et al., 

1999; Windhövel et al., 2001; Deng et al., 2002; 

Tan and Irish, 2006; Jain et al., 2008; Bhattacharjee 

and Jain, 2013; Wang et al., 2014, 2016; Khadiza et 

al., 2017; Abdullah et al., 2018)。已有研究表明, 

ZF-HD转录因子参与许多生长发育过程和非生物胁迫

响应。拟南芥ZF-HD基因均在花组织中有表达, 有些

表现为花特异性表达(Tan and Irish, 2006)。拟南芥At-

ZHD1蛋白能特异性结合ERD1 (EARLY RESPON-

SE TO DEHYDRATION STRESS 1)启动子, AtZH-

D1基因受ABA、盐和干旱诱导(Tran et al., 2007; 

Wang et al., 2014)。过表达AtZHD1和NAC基因的拟

南芥植株耐旱性增强(Tran et al., 2007; Hu et al., 

2008)。4个水稻ZHD基因与基因表达调控相关。大豆

GmZHD1和GmZHD2能够结合钙调蛋白编码基因

GmCaM4的启动子 , 在病原菌侵染后表达量升高

(Park et al., 2007; Hu et al., 2008; Wang et al., 

2014)。15个陆地棉ZHD基因参与纤维的早期发育和

纤维色素合成(Abdullah et al., 2018)。大多数番茄

ZF-HD基因在花芽部位表达, 其中有多个响应非生物

胁迫和激素处理(Khadiza et al., 2017)。多数白菜

ZF-HD基因在花中表达, 且明显受光周期、春化和非

生物胁迫诱导(Wang et al., 2016)。 

十字花科芸薹属植物甘蓝型油菜 (B. napus) 

(AnAnCnCn, 2n=38)是一种重要的油料作物, 由白菜

(ArAr, 2n=20)和甘蓝(B. oleracea) (CoCo, 2n=18)杂

交后进化而来(Chalhoub et al., 2014)。因此, 甘蓝型

油菜是研究异源多倍体化进程的重要材料。甘蓝型油

菜基因组测序已在2014年完成 (Chalhoub et al., 

2014)。基于基因组测序结果, 利用生物信息学方法, 

我们对甘蓝型油菜ZF-HD基因家族进行鉴定, 对其蛋

白结构、基本理化特征、顺式作用元件和基因共线性

等进行分析, 以期为深入揭示ZF-HD基因家族的生物

学功能奠定基础, 并为揭示多基因家族在异源多倍体

中的进化式样提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  数据来源 

甘蓝型油菜(Brassica napus L.)、白菜(B. rapa L.)和

甘蓝(B. oleracea L.)的基因组序列、CDS序列、蛋白

质序列及其注释信息均下载自BRAD数据库(http://b-

rassicadb.org) (Cheng et al., 2011)。拟南芥(Arabi-

dopsis thaliana (L.) Heynh) ZF-HD蛋白序列下载自

TAIR (http://www.arabidopsis.org/)。 

1.2  ZF-HD基因的鉴定 

通过3种途径搜索甘蓝型油菜和甘蓝的ZF-HD基因。

(1) 从植物转录因子网站PlantTFDB (http://planttfdb. 

cbi.pku.edu.cn/, V4.0) (Jin et al., 2017b)分别下载甘

蓝型油菜和甘蓝全部ZF-HD家族成员蛋白序列; (2) 

从Pfam数据库(http://pfam.xfam.org/) (Bateman et 

al., 2002; Finn et al., 2016)下载ZF-HD基因的PF-

04770结构域种子数据stockholm文件, 使用hmmse-

arch工具分别搜索甘蓝型油菜和甘蓝的蛋白质数据

库, 参数值为1.0; (3) 以拟南芥ZF-HD蛋白序列比对

文件, 进行本地Blast P检索, e值设为1e-3; 整理获取

的序列 , 去掉重复序列 , 然后利用在线工具CDD 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/bwrpsb/bwrp

sb.cgi)和Smart (Schultz et al., 1998) (http://smart. 

emblheidelberg.de/)检测蛋白序列的结构域, 获得候

选基因, 用于后续分析。 

1.3  ZF-HD蛋白的生物信息学分析 

采用ProtParam (http://web.expasy.org/protparam/)

获取蛋白质的相对分子质量、氨基酸长度以及等电

点。利用WoLF PSORT (http://www.genscript.com/ 

wolf-psort.html)在线工具预测蛋白质的亚细胞定位。

利用Ensembl基因组数据库 (http//plants.ensembl. 

org/index.html)获取cDNA序列、CDS序列以及启动

子上游2 000 bp序列。通过PlantCare在线分析工具

(http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plantc-  

are/html/)对ZF-HD基因的顺式作用元件进行搜索 , 

在Excel软件中整理Tab结果文件, 用TBtools软件的

Simple BioSequence Viewer工具展示顺式作用元件

的分布(Chen et al., 2018)。通过GSDS工具(http:// 

gsds.cbi.pku.edu.cn/) (Hu et al., 2015)分析ZF-HD的

基因结构。 
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1.4  ZF-HD基因家族的系统进化分析 

利用Clustal X1.8软件对甘蓝型油菜、白菜、甘蓝和拟

南芥的ZF-HD蛋白全长序列进行多重比对, 比对结果

用MEGA 7.0进行系统进化分析(Kumar et al., 2016)。

用邻接法(neighbor joining, NJ)构建系统进化树, 遗

传距离为泊松距离(poisson correction), 抽样次数为

1 000 (bootstrap: 1 000 replications)。利用最大似然

法(maximum likelihood method, ML)构建进化树, 氨

基酸替换模型为JTT+G, bootstrap设为1 000。利用在

线工具Evolview (https://www.evolgenius.info/evolvi-

ew/)进行树图编辑(He et al., 2016)。 

1.5  ZF-HD基因的染色体分布 

利用Mapchart软件绘制基因在染色体上的分布图。

同时利用在线软件MEME (http://meme-suite.org/ 

tools/meme) (Bailey et al., 2015)对甘蓝型油菜

ZF-HD蛋白的motif进行预测和分析。MEME参数设

置: motif数量为15, motif长度为6–60。下载mast.xml

结果文件, 用TBtools软件的Redraw motif pattern工

具展示motif的分布(Chen et al., 2018)。 

1.6  甘蓝型油菜与拟南芥共线性基因与选择压

力分析 

通过BRAD (http://brassicadb.org/brad/searchSyn-

teny.php) (Cheng et al., 2012)在线检索获取拟南芥

ZHD基因在甘蓝型油菜、白菜和甘蓝中的共线性基因

及其在染色体上的位置。用Circos (Krzywinski et al., 

2009)软件展示这些共线性基因的关系。用TBtools软

件计算共线性基因之间的Ka/Ks值(Chen et al., 2018), 

估算选择压力。 

2  结果与讨论 

2.1  BnZF-HD基因鉴定及基本理化特征 

我们通过hmmsearch、Blast P搜索和在PlantTFDB

数据库直接下载3种方法, 最终在甘蓝型油菜基因组

中鉴定到62个ZF-HD基因, 根据其在染色体上的位

置依次命名为BnZF-HD1–62 (附录1)。我们利用

ProtParam程序获取62个BnZF-HD基因家族成员编

码蛋白质的分子量、氨基酸序列长度以及等电点预测

信息。结果显示, 氨基酸数目最多的是BnZF-HD11, 

有344个氨基酸, 预测分子量为37.30 kDa, 理论等电

点为8.23; 氨基酸数目最少的是BnZF-HD13, 有84

个氨基酸, 预测分子量为9.22 kDa, 理论等电点为

6.82; 共16个BnZF-HD的氨基酸数目低于100, 包括

全部MIF蛋白 ; 等电点变化范围在5.77–9.78之间 , 

87.1%的BnZF-HD等电点大于7; 只有10个BnZF-HD

基因含1个内含子, 其余基因无内含子。 

我们采用WoLF PSORT程序对BnZF-HD基因

家族成员进行蛋白亚细胞定位预测分析。结果表

明, 41个BnZF-HD蛋白定位于细胞核, 其余定位于

叶绿体、溶酶体或线粒体。16个氨基酸数目低于100

的以MIF为主的蛋白中除BnZF-HD48外均定位于细

胞质。 

2.2  BnZF-HD基因系统进化分析 

为了解ZF-HD基因家族的进化关系, 我们利用62个

油菜、31个甘蓝(本研究鉴定 , 附录2)、31个白菜

(Wang et al., 2016)和17个拟南芥的ZF-HD蛋白序列

(总计141个蛋白序列), 基于邻接法(图1)和最大似然

法构建进化树(附录3), 根据分支情况并参照拟南芥

ZHD基因的划分(Hu et al., 2008), 将其分为6个亚群

(图1; 附录3), 且每个亚群所含蛋白数目相同。

ZHDIV亚群包含的BnZF-HD最多, 为16个; ZHDV亚

群只含有2个BnZF-HD; MIF蛋白单独聚成一个亚群, 

有14个BnZF-HD属于这一亚群。每亚群都包含4个物

种的ZF-HD蛋白, 其中每亚群的甘蓝和白菜的ZF-HD

数量都相等, 且除了ZHDVI和ZHDV亚群以外, 甘蓝

和白菜的ZF-HD数量之和等于同一亚群甘蓝型油菜

的ZF-HD数目。系统发生树分支末端形成了44对姐妹

基因对, 其中18对在甘蓝型油菜和白菜之间, 26对在

甘蓝型油菜和甘蓝之间, 这些姊妹基因对表现为更近

的亲缘关系。  

2.3  ZF-HD家族基因在染色体上的位置 

染色体定位显示, 52个BnZF-HD基因在染色体的位置

明确, 在17条染色体上呈现不均匀分布(图2)。A、C亚

基因组各有31个BnZF-HD, 在除A5以外的18条染色体

上分布有1–7个数目不等的基因, A9染色体最多(7个), 

其次为A7和C8染色体(各6个), A1、A10、C1和C4染色

体仅有1个BnZF-HD基因。未在图中标识的10个基因

中, BnZF-HD4和BnZF-HD39分别位于A02_random和

C04_random, BnZFHD26和BnZF-HD27均位于A09-

_random, 其余6个基因位于scaffolds。 
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图1  甘蓝型油菜、拟南芥、白菜和甘蓝ZF-HD蛋白的系统发生树 

利用MEGA 7.0软件构建邻接树, bootstrap值设为1 000。 
 

Figure 1  Phylogenetic analysis of Brassica napus, Arabidopsis thaliana, B. rapa and B. oleracea ZF-HD proteins 

This phylogenetic unrooted tree was constructed by the neighbor-joining (NJ) method with MEGA 7.0, with 1 000 bootstrap 

replicates. 
 

同一亚族的ZF-HD基因在Ar与An亚基因组之间

以及在Co与Cn亚基因组之间的定位基本相似(图2)。例

如, 白菜与甘蓝的MIF基因分别位于Ar6–Ar9及Co5– 

Co9染色体上, 甘蓝型油菜的MIF基因分布于An6– 

An9及Cn5–Cn9染色体上, 每条染色体上的MIF亚族

基因数目及相对位置相似, 说明这些基因排列方式

高度保守。 

2.4  甘蓝型油菜ZF-HD家族蛋白保守motif分布 

通过MEME在线工具我们对ZF-HD的motif进行预测, 

结果(图3; 附录4)显示, BnZF-HD的motif数目在1–5

个之间, 25个BnZF-HD包含5个motif, 14个BnZF-HD

包含4个motif, 18个BnZF-HD含3个motif, 其中MIF

亚家族的蛋白都包含相同的3个motif, BnZF-HD38只

有1个motif, BnZF-HD13、BnZF-HD25、BnZF-HD36

和BnZF-HD55有2个motif。在预测到的10个motif中, 

通过SMART在线工具检测发现motif 2和motif 3是

ZF-HD_dimer结构域, 存在于57个ZF-HD蛋白中, 

motif 1是HOX (homeodomain)结构域, 除了BnZF-

HD36、BnZF-HD38及MIF亚家族的14个成员以外, 
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图2  甘蓝型油菜(A, B)、白菜(C)和甘蓝(D) ZF-HD基因在染色体上的分布 

基因名称后标注该基因所属亚群。 
 

Figure 2  Chromosomal location of ZF-HD genes from Brassica napus (A, B), B. rapa (C) and B. oleracea (D)  

The gene name was followed by its subgroup.  
 

其它BnZF-HD都具有motif 1, 其余motif是一些非保

守结构, 只存在于部分ZF-HD蛋白中。每个亚族的

motif分布模式基本相似, 而亚群之间存在差异, 可能

与亚群功能趋异有关。 

2.5  甘蓝型油菜和拟南芥ZF-HD基因的共线性分析  

我们利用BRAD网站中的Syntenic工具获取了拟南芥

所有ZF-HD基因在白菜、甘蓝和甘蓝型油菜中的共线

性基因, 并分析其共线性关系(图4)。结果显示, 48个

BnZF-HD基因在拟南芥中有同源基因, 其中64.5% 

(40个)为多拷贝基因, 即在甘蓝型油菜的亚基因组中

具有2个及以上的拷贝, 其余8个ZF-HD基因在白菜、

甘蓝及甘蓝型油菜的A亚基因组和/或C亚基因组中各

有1个拷贝, 属于保守基因。14个BnZF-HD基因在拟
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南芥、白菜和甘蓝中缺乏相应的同源基因。甘蓝型油

菜缺乏AtZHD13的同源基因, 而白菜和甘蓝中各有1

个该基因的同源基因, 说明甘蓝型油菜中存在基因丢

失现象。 

拟南芥与甘蓝型油菜的共线性基因对在各条染

色体数量不一, 其中拟南芥1号染色体的6个基因分

别与甘蓝型油菜11个A组基因和12个C组基因具有

共线性关系。甘蓝型油菜中A7、A9、C6和C8染色

体上共线性基因的数量多于其它染色体。 

我们在甘蓝型油菜和白菜A亚基因组之间鉴定

出15个同源ZF-HD基因对, 在油菜和甘蓝C亚基因

组之间发现20个同源ZF-HD基因对。Chalhoub等

(2014)报道了白菜和甘蓝祖先之间83.7%的同源基

因对在油菜中仍保留为同源基因对。我们发现, 在

白菜和甘蓝之间, 64.5%的同源ZF-HD基因对在油

菜中仍保留为同源基因对(附录5)。上述结果表明, 

在异源四倍体油菜形成和进化过程中 , 约2/3的

ZF-HD基因保持完整。 

2.6  选择压力分析 

为确定是否有选择压力作用于甘蓝型油菜ZF-HD基

因, 我们以拟南芥、白菜和甘蓝ZF-HD基因为参照

估算了在进化过程中甘蓝型油菜ZF-HD基因家族的

选择压力(附录6–8)。如果异义替换(Ka)和同义替换

(Ks)比值大于1, 则认为有正选择效应; 如果Ka/Ks=1, 

认为存在中性选择; 如果Ka/Ks<1, 则认为有纯化选

择作用(Nekrutenko et al., 2002)。结果显示, BnZF- 

HD5、BnZF-HD34、BnZF-HD53、BnZF-HD58和 

 

 

 
图3  甘蓝型油菜ZF-HD蛋白家族的聚类(A)、motif结构(B)和顺式作用元件(C) 

 
Figure 3  Phylogenetic analysis (A), motif structure (B) and cis-acting element (C) of different ZF-HD protein families in Bras-

sica napus 
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图4  甘蓝型油菜、白菜、甘蓝与拟南芥ZF-HD基因的染色体共线性关系 

 

Figure 4  Collinear relationship of ZF-HD genes among Brassica napus, B. rapa, B. oleracea, and Arabidopsis thaliana 

chromosomes 
 

BnZF-HD5与相应共线同源基因的Ka/Ks值大于1,说

明这5个BnZF-HD基因受到正选择压力的影响。正选

择可以促进基因发生有利突变。其余基因的Ka/Ks<1, 

说明它们经历了纯化选择。C 亚基因组BnZF-HD基因

的Ka/Ks平均值高于在A亚基因组的基因, 表明C亚基

因组上的BnZF-HD基因在进化过程中承受了较高的

选择压力。 

2.7  顺式作用元件分析 

基因启动子区域的顺式作用元件对于明确特定环境

条件下基因的组织特异性或应激反应表达模式具有

重要作用(Yamaguchi-Shinozaki and Shinozaki, 

2005)。据报道, 顺式元件密度与具有多重应激反应

的基因之间显著正相关(Walther et al., 2007)。通过

Plantcare在线分析工具对ZF-HD基因起始密码子上

游2 000 bp的序列进行顺式作用元件搜索, 去除一般

性转录调控元件和功能未知元件, 共检测到1 501个

元件, 其中光响应元件最多, 总计752个, 分布在所

有BnZF-HD基因中。每个基因具有的光响应元件数量

不一, BnZF-HD3的光响应元件最多(27个); BnZF- 

HD52最少(2个)。我们进一步分析了激素、逆境响应

元件和组织特异性表达元件的分布(图3C), 在43、47

和57个BnZF-HD基因的启动子区分别检测到MeJA、

ABA和厌氧(anaerobic)诱导元件, 具有GA、SA、生
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长素、低温、干旱和胁迫响应元件的基因数量在25–40

之间不等, 不足20个BnZF-HD基因有响应光周期元

件、分生组织和胚乳表达元件。同一亚群的基因顺式

元件分布模式并未呈现一致性和规律性。 

2.8  讨论 

ZF-HD基因在植物多种发育和生理过程中发挥作用。

研究发现ZF-HD基因家族只存在于陆生植物中

(Wang et al., 2016), 这类基因可能在陆生植物祖先

与单细胞藻类趋异后得到了进化。本研究在甘蓝型油

菜中鉴定到62个ZF-HD基因, 参考其它植物中的分

类(Hu et al., 2008), 发现MIF与ZF-HD蛋白相似度

高 , 虽然缺乏HD结构域 , 也将14个MIF基因纳入

ZF-HD基因家族的范畴。与拟南芥、白菜和甘蓝的

ZF-HD蛋白聚类分析后, 分成6个亚群, MIF单独形成

1个亚群。同一亚群的motif分布模式基本一致, 如MIF

都具有相同的3个基序, 不同亚群之间motif分布差异

较大。甘蓝型油菜ZF-HD基因大多缺乏内含子, 这与

拟南芥、水稻、葡萄及白菜等植物中的研究结果一致

(Hu et al., 2008; Wang et al., 2014, 2016)。 

多倍化是物种进化的重要力量。比较基因组学研

究显示, 大约2千万年前与拟南芥分离后, 芸薹属物

种经历了基因组水平的三倍化 (Chalhoub et al., 

2014; Liu et al., 2014; Yang et al., 2016)。基于三倍

化假说, 每个拟南芥的ZF-HD基因对应3个白菜或甘

蓝的同源基因, 而实际上只有AtZHD1/5/17在白菜和

甘蓝基因组各有3个同源基因, 其它AtZHD基因在白

菜和甘蓝基因组中有1或2个拷贝(附录5), 表明白菜

和甘蓝基因在芸薹属三倍化过程中发生了基因丢失。

白菜与甘蓝的分化大约发生在400万年以前(Liu et 

al., 2014), 甘蓝型油菜大约在7 500–12 500年前由

白菜和甘蓝天然杂交形成(Chalhoub et al., 2014)。染

色体加倍以后, 理论上每个拟南芥ZF-HD基因在甘蓝

型油菜中应该有6个同源基因, 且甘蓝型油菜ZF-HD

基因等于白菜和甘蓝的同源基因数目之和。实际上除

了AtZHD17在甘蓝型油菜有6个同源基因外 , 其余

AtZHD基因在甘蓝型油菜中的同源基因数目不超过4

个, 说明ZF-HD基因在芸薹属三倍化后发生了丢失。

推测丢失的原因可能有以下3个: (1) 芸薹属三倍化

以后, 在二倍体白菜和甘蓝祖先中发生了基因丢失, 

从而导致甘蓝型油菜中共线性同源基因丢失, 如AtZ-

HD3和AtZHD14在白菜和甘蓝中各有1个共线性同源

基因, 在油菜中有2个共线性同源基因; (2) 在异源四

倍体化以后发生丢失, 如AtZHD1和AtZHD5在白菜

和甘蓝中各有3个共线性同源基因, 在油菜中只有3

或4个共线性同源基因; (3) 两个过程中都有丢失现

象, 如AtZHD13在白菜和甘蓝中各有1个共线性同源

基因, 但油菜中没有相应的共线性同源基因, 这可能

与三倍化过程中发生大规模的基因丢失和染色体重

排有关(Mun et al., 2009; 高虎虎等, 2017)。但总体

来看, 62个BnZF-HD基因中有48个与拟南芥、白菜和

甘蓝存在共线性关系, 从白菜和甘蓝祖先基因组各继

承了24个, 表明甘蓝型油菜ZF-HD基因家族扩张的

主要力量是异源四倍体化。 

比较基因组学研究表明, 在白菜和甘蓝基因组的

不同区域, 基因密度与表达水平存在差异, 可划分为

LF (least fractionated)、MF1 (medium fractionated) 

和MF2 (most fractionated) 3个亚基因组(subgeno- 

me) (Wang et al., 2011; Liu et al., 2014)。与拟南芥

ZF-HD基因相比, 白菜、甘蓝及甘蓝型油菜中大多数

保留下来的ZF-HD基因位于LF亚基因组, 这与整个

基因组的保留趋势一致, 其次是MF2亚基因组, MF1

亚基因组保留的ZF-HD基因最少, 而基因组整体水平

上MF1亚基因组基因丢失的数目最多。 

综上, 本研究在甘蓝型油菜全基因组中鉴定到

62个ZF-HD基因, 这些基因在18条染色体上呈不均

匀分布, A亚基因组和C亚基因组的基因数量相等。同

一亚群的motif模式极为相似, 异源多倍体化对ZF- 

HD基因的扩张起重要作用。甘蓝型油菜ZF-HD基因

的顺式作用元件以光、MeJA、ABA和厌氧诱导元件

为主。本研究结论为深入揭示BnZF-HD基因功能奠定

了基础, 同时为多基因家族在异源多倍体中的进化模

式分析提供资料。 
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Genome-wide Identification and Phylogenetic Analysis of Zinc  
Finger Homeodomain Family Genes in Brassica napus 
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Abstract  Zinc finger-homeodomain (ZF-HD) genes encode plant-specific transcription factors that participate in the 

regulation of plant growth, development and abiotic stress response. In this study, a total of 62 ZF-HD genes were identi-

fied in Brassica napus. Among them, 83.9% lack introns, 93.5% of deduced proteins have the isoelectric point greater 

than 7. Most of the BnZF-HD proteins with nuclear localization signal were predicted to be more than 100 amino acid 

residues. Based on phylogenetic analysis, this gene family can be divided into six subgroups. In each subgroup, the 

number of ZF-HD genes in B. oleracea and B. rapa was the same or nearly so, while the number of ZF-HD genes in B. 

napus was close to or equal to the sum of ZF-HD genes in B. oleracea and B. rapa. The number and type of motifs in each 

subgroup were highly conserved. Collinear analysis indicated that the whole genome triplication allowed the ZF-HD gene 

family to expand in diploid ancestors, and allopolyploidization made the ZF-HD gene family to reexpand in B. napus. Ka/Ks 

analysis showed that the ZF-HD gene family has experienced purification selection in the evolution process. All BnZF-HD 

genes have light response elements, and two-thirds of them have MeJA, ABA and anaerobic inducible cis-acting ele-

ments. It is speculated that they may participate in related biological processes. This study laid a foundation for further 

exploring the molecular mechanism of this family in regulating plant growth and stress responses, and provided more 

reference for future research on the evolution of plant polyploidization. 
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